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GENÓMICA	
  Y	
  LAS	
  NUEVAS	
  
TECNOLOGÍAS	
  

•  Comunidad	
  Acostumbrada	
  a	
  Trabajar	
  de	
  Forma	
  
Colaborativa	
  en	
  Internet	
  
•  GeneBank,	
  PDB,	
  SWISSPROT,	
  KEGG,	
  Portal	
  de	
  NCBI.	
  

•  Usuarios	
  de	
  Muchas	
  Herramientas	
  Comunes	
  
•  BLAST,	
  ClustalW,	
  ePCR,	
  SAGE,	
  EMBOSS	
  ,	
  Phylip,	
  ...	
  

•  Una	
  Comunidad	
  Abierta	
  y	
  Partidaria	
  del 	
   	
   	
  	
  
Código	
  Abierto	
  y	
  el	
  Acceso	
  Abierto	
  a	
  los 	
   	
   	
  	
  
Datos.	
  

•  Consumidores	
  de	
  ~10%	
  de	
  los	
  Recursos	
  
Computacionales	
  de	
  las	
  Infraestructuras 	
   	
  	
  
Europeas	
  de	
  Investigación.	
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ESTA	
  PERCEPCIÓN	
  NO	
  ES	
  SÓLO 	
  	
  
DESDE	
  LAS	
  TIC	
  

in two years. At current database sizes all-versus-all com-
parisons are already impossible without a supercomputer. 
Development of more efficient algorithms will help, but 
this will not solve the basic problem of too little comput-ing 
power. Individual access to supercomputers or cloud 
computing would help, at least temporarily. 
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INFRAESTRUCTURAS	
  
COMPUTACIONALES	
  

RES	
  

Google  
App Engine 

Usuario	
  



EXPERIMENTOS	
  A	
  GRAN	
  ESCALA	
  

Bioinformatics Use Case 

•  600	
  Computadores	
  Usados	
  Simultáneamente	
  en	
  EGI.	
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DIAGEN	
  	
  

•  A	
  Pesar	
  del	
  Crecimiento	
  que	
  las	
  Bases	
  de	
  Datos 	
   	
   	
  	
  
de	
  Información	
  Genética,	
  Genómica	
  y 	
   	
   	
  	
  
Proteómica	
  no	
  hay	
  Cambios	
  en	
  la	
  Estructura 	
   	
   	
  	
  
Original.	
  

•  Por	
  ello,	
  Tanto	
  la	
  Eficiencia	
  Como	
  la	
  Coherencia 	
   	
   	
  	
  
de	
  los	
  Contenidos	
  se	
  Debilitan	
  a	
  Medida	
  que	
  su 	
   	
   	
  	
  
Tamaño	
  Aumenta	
  Exponencialmente.	
  

•  Una	
  Aplicación	
  Bioinformática	
  Moderna	
  Exige	
  un	
  Acoplamiento	
  
Fino	
  entre	
  Diseño	
  Correcto	
  de	
  Datos	
  y	
  Mecanismos	
  Potentes	
  de	
  
Búsqueda.	
  	
  
•  Estos	
  Contenidos	
  Deben	
  de	
  Explotarse	
  con	
  Herramientas	
  de	
  Búsqueda	
  con	
  

la	
  Potencia	
  Computacional	
  Necesaria.	
  



PERO	
  LAS	
  COSAS	
  SE	
  COMPLICAN	
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O	
  INCLUSO	
  PEOR	
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CONCLUSIONES	
  

•  La	
  Genómica	
  puede	
  Convertirse	
  en	
  la	
  Actividad	
  con	
  
Mayor	
  Demanda	
  Computacional	
  y	
  de	
  
Almacenamiento	
  en	
  la	
  Industria	
  y	
  la	
  Investigación.	
  

•  Las	
  Técnicas	
  de	
  Cloud	
  Computing	
  se	
  ven	
  Como	
  una	
  
Solución,	
  al	
  Menos	
  a	
  Corto	
  Plazo.	
  

•  Las	
  Infraestructuras	
  Públicas	
  de 	
   	
  	
  
Investigación	
  y	
  los	
  Proveedores 	
   	
   	
  	
  
Comerciales	
  Jugarán	
  un	
  Papel 	
   	
   	
  	
  
Fundamental	
  en	
  la	
  Medicina 	
   	
   	
  	
  
Personalizada.	
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